





















Molecular Mechanism for Topogenesis and Targeting
of Membrane Proteins in the Cell
阪口雅郎・藤田英伸・衣斐義一













による標的化抑制作用が新たに見いだされた。また、小胞体内腔 Hsp70 である Kar2p の存在量によ
って疎水性セグメントのトランスロコンにおける膜透過動きが向上すること、 Kar2p の点変異体の
































Regulation of Antiorganochemical Detoxification System
衣斐義一・阪口雅郎

























③17 回膜貫通型の ABCC2 と同じファミリー C に分類される ABCC4 や ABCC7 は、 12 回膜貫通型
でアミノ酸の数やドメインの構成が異なっている。上皮細胞の頂端側の細胞膜に局在化する ABCC7
の極性局在化を規定するシグナルの候補の一つとして、 57 番目のトリプトファンから始まる配列
（ WDRE）で表されるモチーフを見出した。また、 ABCC7 と同じ 12 回膜貫通型の ABCC4 の局在
化シグナル（ WDKE）を見出した。















    
   
   
  
 
    
       
      
 
      
























    
  
     
 
      
    
    
  
       
   
        
  
      
   
Spectroscopy 生体物質構造学 Ⅱ
Ｉ 金属タンパク質のラマン分光解析
Raman spectroscopic analysis of metalloproteins
久保 稔・柳澤幸子・山田大智・北川禎三 
Kubo, M., Yanagisawa, S., Kitagawa, T.
当講座では、共鳴ラマン分光法を用いて金属タンパク質の機能メカニズムを研究している。
特にミトコンドリアで好気呼吸酵素として働いているチトクロム c 酸化酵素（ CcO）の機
構解明に力を入れている。 CcO は、ヘム  Fe と Cu を含む活性中心で O2 を H2O にまで還元
するとともに、それと共役してプロトンをポンプする膜タンパク質である。本年度は、 CcO
の分子表面に結合し、アロステリックに作用する小分子（阻害剤）の作用機序を解明した。
さらに、 CcO の活性をアロステリックに上昇させる 2 つのタンパク質（ Higd1a, CHCHD2）
の作用機序解明を進めている。また、共同利用機器センターの共同研究として実施した金
属タンパク質やモデル錯体のラマン分光解析  2 件を論文発表した（ J. Am. Chem. Soc. 及
び Angew. Chem. Int. Ed.掲載）。 
Ⅱ タンパク質の SACLA 時間分解構造解析
Time-resolved structural analysis of proteins using SACLA
久保 稔・柳澤幸子・山田大智・長尾 聡 
Kubo, M., Yanagisawa, S., Yamada, D., Nagao S.
SACLA を用いた時間分解結晶構造解析は、タンパク質の動きを原子レベルで可視化する新
しい手法であり、当講座は世界に先駆けてこの手法を活用してきた。特にケージド基質を
用いた計測手法を開拓し、ヘム酵素（ NO 還元酵素、チトクロム P450、 CcO）に応用して
いる。ケージド NO を用いた NO 還元酵素の中間体構造解析は構造精密化を終え、後述の
時間分解分光解析とあわせて論文投稿中である。一方、チトクロム P450 と CcO の系は、
引き続きケージド O2 を用いた中間体微結晶の生成方法を検討している。その他、新規ロド
プシン類の時間分解結晶構造解析を進めているが、本年度は光遺伝学ツールであるチャネ
ルロドプシンの構造変化観測に成功し、機能メカニズムを論文にまとめた（ eLife 掲載）。 
Ⅲ 酵素反応の時間分解分光解析 
Time-resolved vibrational analysis of enzymatic reactions
久保 稔・柳澤幸子・山田大智・長尾 聡
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Kubo, M., Yanagisawa, S., Yamada, D.
当講座では、ケージド化合物を用いた光誘起時間分解ラマン・赤外分光装置やストップト
フローラマン分光装置を立ち上げ、さまざまな酵素の反応機構を研究している。特にヘム
酵素（ Trp 代謝酵素、 CcO、 NO 還元酵素）とフラビン酵素（ DNA 光修復酵素）の反応解
析に力を入れている。本年度はケージド NO を用いた 2 つの  NO 還元酵素（カビと緑膿菌
の酵素）の反応機構研究を論文にまとめた（ PNAS 改訂中および Bull. Chem. Soc. Japan
掲載）。特にカビの  NO 還元酵素の研究では、微結晶試料を扱える顕微時間分解  FTIR 装置
を新たに開発し、 SACLA 時間分解構造解析と時間分解赤外分光をあわせて、中間体の構造
および電子状態を決定した。まさに“ダイナミックピコバイオロジー ”を推進した。また、 






Development of the SEIRAS system for functional analysis of
membrane proteins
久保 稔・山田大智 
Kubo, M., Yamada, D.
膜タンパク質の構造解析と機能解析を同時に行える表面増強赤外分光装置を開発している。
この装置では、 His タグを付加した膜タンパク質を Ni-NTA を化学修飾した金表面に固定
化し、表面敏感な赤外分光測定を実現する。前年度は金薄膜の形成に成功したが、本年度
は金表面への Ni-NTA の化学修飾に成功した。今後生体試料（温度依存性 TRP チャネル）
の測定を進める。
発表論文 List of Publication
I-1 Xue, S.-S.（ Ewha Womans Univ.） , Yanagisawa, S., Kubo, M., Kim, S. H. *（ Ewha
Womans Univ.） , Fukuzumi, S.（ Ewha Womans Univ.） *, Nam, W.* （ Ewha Womans
Univ.） et al.: Enhanced redox reactivity of a nonheme iron(V) ‒oxo complex
binding protons, J. Am. Chem. Soc. 142, 15305-15319 (2020).
I-2 Fujieda, N.（大阪府大） *, Umakoshi, K.（阪大）  , Ochi, Y.（大阪府大） , Nishikawa,
Y.（阪大） , Yanagisawa, S., Kubo, M., Kurisu, G.（阪大） , Itoh, S.（阪大） *:
Copper-oxygen dynamics in tyrosinase mechanism, Angew. Chem. Int. Ed. 59,
13385-13390 (2020). 
I-3 柳澤幸子 : 第 1 編 第 2 章 第 16 節 ピコバイオロジー：振動分光法 . 膜タンパク質
工学ハンドブック (津本浩平、浜窪隆雄監修 ), NTS, 122-129 (2020).
－86－
          
          
       
     
    
     
     
    
 
       
              
           
          
      
           
            
    
  
   










     
      
      
     
      
      
    
          
   
  
   
    
 
    
  
II-1 Oda, K.（東大） , Nomura, T., Nakane, T.（東大） , Yamashita, K.（東大） , Kubo,
M.*, Nishizawa, T.（東大） *, Nureki, O.（東大） * et al.: Time-resolved serial
femtosecond crystallography reveals early structural changes in
channelrhodopsin, eLife 10, e62389 (2021).
II-2 久保稔  : SACLA 時分割結晶構造解析による動的構造生物学研究～酵素反応の可視
化に向けた分子動画～ , 放射光 33, 266-270 (2020).
II-3 溝端栄一  , 久保稔  : 第 1 編 第 1 章 X 線自由電子レーザーによる膜タンパク質の構
造解析  , 膜タンパク質工学ハンドブック (津本浩平、浜窪隆雄監修 ), NTS, 11-15
(2020).
III-1 Takeda, H., Kimura, T.（神戸大） , Nomura, T., Horitani, M.（佐賀大） , Yokota, A.,
Matsubayashi, A., Ishii, S., Shiro, Y., Kubo, M.*, Tosha, T.*: Timing of NO
binding and protonation in the catalytic reaction of bacterial nitric oxide
reductase as established by time-resolved spectroscopy, Bull. Chem. Soc. Japan
93, 825-833 (2020) (Selected paper).
III-2 Yamada, D.: The molecular mechanism of photoreceptor proteins by infrared
spectroscopy, The 58th Annual Meeting of the Biophysical Society of Japan (on
line) Sep 17, 2020． 
III-3 山田大智： 時分割紫外可視分光法を用いた (6-4)光回復酵素の反応機構解明、兵庫県
立大学 知の交流シンポジウム 2020（ウェブ開催）、  2020 年 10 月 ~12 月． 
III-4 山田大智、柳澤幸子、久保稔： 顕微分光装置開発の現状と今後、令和二年度 新学
術領域研究「高速分子動画」シンポジウム（淡路）、 2020 年 10 月 19 日．
大学院生命理学研究科
博士前期課程
河村味奈： Stopped-flow ラマン・吸収同時測定によるインドールアミン 2,3 ジオキ
シゲナーゼの反応機構の解明
松村和香：チトクロム  c 酸化酵素と活性増強因子 Higd1a のラマン相互作用解析
科学研究費補助金等 
1 科学研究費補助金（令和 1～ 5 年度）新学術領域「高速分子動画」課題番号： 19H05784
研究課題 時間分解構造解析を補完する精密顕微分光計測
研究代表者 久保 稔 
2 科学研究費補助金（令和 1～ 3 年度） 基盤研究 (B) 課題番号： 19H03171
研究課題 新規時間分解計測手法を用いた呼吸系エネルギー変換機構の解明
研究代表者 久保 稔 
3 理化学研究所 Pioneering Project（平成  28～令和  2 年度）
研究課題 Dynamic Structural Biology by Integrating Physics, Chemistry,
and Computational Science
研究代表者 杉田有治（理化学研究所）
研究分担者 久保 稔 
4 科学技術振興機構 戦略的創造研究推進事業 CREST「革新的触媒」研究領域（令和 1




   
      
   
 
  
   
   
  
      
  
 
   
      
  
 
   
 
研究分担者 久保 稔 
5 科学研究費補助金（令和 1～ 3 年度） 基盤研究 (C) 課題番号 : 19K05698
研究課題 ストップトフロー共鳴ラマン分光法によるヘム含有 2 原子酸素添加
酵素の反応機構研究
研究代表者 柳澤幸子 
6 兵庫県立大学 令和２年度特別研究助成金（若手研究者支援）（令和 2 年度）
研究課題 時間分解分光計測を用いた (6-4)光修復酵素の DNA 修復機構の解明
研究代表者 山田大智 
7 科学研究費補助金（令和 1～ 3 年度） 国際共同研究強化  (A) 課題番号 : 18KK0397
研究課題 固体高分解能 NMR を用いた不完全な配列を有するナノ構造体の構造
解析
研究代表者 長尾 聡 





   
  
   
 





   
Protein Crystallography 生体物質構造学 I
Ⅰ 微生物の細胞機能を維持するタンパク質群の X線構造化学
X-ray Structural Chemistry of Proteins in Various Metabolic Systems of
Microorganisms
西川幸志・柴田直樹・樋口芳樹





















X-ray Structural Biology of Protein-protein Interactions in the Cells of
Higher Organisms
柴田直樹・西川幸志・樋口芳樹







室では Wntシグナルや関連する伝達経路のうち，特に β－カテニン経路に関わる Axin， Dishevelled， 
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I-3 T. Hiromoto, K. Nishikawa, T. Tamada, Y. Higuchi: The Challenge of Visualizing the Bridging
Hydride at the Active Site and Proton Network of [NiFe]-Hydrogenase by Neutron
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I-6 柴田直樹，末吉由依，樋口芳樹，虎谷哲夫 : X 線結晶構造に基づく B12 補酵素がラジカル酵素反
応を制御する仕組みの解明 , 放射光 , 33(1) 33-42 (2020)
I-7 樋口芳樹 : 生物のエネルギー代謝酵素の分子進化 , 実験医学増刊 イメージング時代の構造生命
科学 , 38(5) 56-59 (2020)
I-8 ○T. Tamada, T. Hiromoto, K. Nishikawa, Y. Hirano, K. Kusaka, L. Coates, Y. Higuchi:
Neutron diffraction studies of [NiFe]-hydrogenase from Desulfovibrio vulgaris Miyazaki F,
第 20 回日本蛋白質科学会年会 , 2020/6/18 オンライン開催 (札幌市 , 北海道 ) 【口頭発表】
I-9 ○今西隆浩，熊坂崇，奥村英夫，仲村勇樹，松浦滉明，樋口芳樹 : プレートスキャン法を用いた 
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II-1 R.N. Cahyono, M. Yamanaka, S. Nagao, N. Shibata, Y. Higuchi, S. Hirota: 3D domain
swapping of azurin from Alcaligenes xylosoxidans, Metallomics, 12(3) 337-345 (2020)
II-2 S. Nagao, A. Suda, H. Kobayashi, N. Shibata, Y. Higuchi, S. Hirota: Thermodynamic Control
of Domain Swapping by Modulating Helical Propensity in the Hinge Region of Myoglobin,
Chemistry-An Asian Journal, 15 1743-1749 (2020)
II-3 S. Nagao, A. Idomoto, S. Shibata, Y. Higuchi, S. Hirota: Rational Design of Metal-binding
Sites in Domain-swapped Myoglobin Dimers, J. Inorg. Biochem., 217 (2021)
大学院生命理学研究科
ピコバイオロジー専攻




大濱 凜： 4 量体 [NiFe]ヒドロゲナーゼ構成サブユニットの大腸菌発現系の構築
中地隆文： ラマン分光法を用いたヒドロゲナーゼの触媒反応の解析
吉村日向： 細胞の増殖を亢進する DKK-CKAP4 シグナルの構造生物学的研究
科学研究費補助金等
1. 科学研究費補助金（平成 30～令和 4 年度） 新学術領域研究 課題番号： 18H05516
研究課題：水素－電子カップリング機能の創出と機構解明
研究分担者 樋口芳樹
2. 科学研究費補助金（令和元年度～令和 5 年度）基盤研究 (A)（一般） 課題番号： 19H00984
研究課題：ヒドロゲナーゼの触媒反応機構と高効率プロトン伝達機構の構造基盤解明
研究代表者 樋口芳樹






        
  





   
 
  
       
  
    
Cellular Regulation 細胞制御学 Ⅱ
Ⅰ 一酸化窒素還元酵素の構造と機能
Structural and Functional Studies on Nitric Oxide Reductases
城 宜嗣・村本和優・澤井仁美
Shiro, Y., Muramoto, K., Sawai, H.
一酸化窒素還元酵素（ NOR）は、微生物の嫌気呼吸の一種である脱窒において、中間体として産
生される一酸化窒素 NO を亜酸化窒素 N2O に変換する酵素である。呼吸酵素の分子進化との関係
や、地球温暖化・オゾン層破壊などの環境科学との関連、さらには抗菌薬開発などで注目されてい




解 X 線結晶構造解析を開始した。 cNOR の結晶を還元状態に保つ方法として、酸素透過性が非常に
低い酸素バリア性フィルムで還元型 cNOR の結晶を包み、酸素分子による cNOR の酸化が起きない
ようにして X 線回折実験を行うことを考え、その準備実験を開始した。
髄膜炎菌（ Neisseria meningitidis）由来のキノール依存性 NOR(NmqNOR)は、 PacNOR が単量
体で機能するのに対して、二量体で高活性である。二量体 NmqNOR の高分解能構造を得るために、
界面活性剤で可溶化した試料とナノディスクと複合体を形成した試料の低温電子顕微鏡構造解析
（ CryoEM）を行ない、 2.9 Å 分解能で構造を得ることに成功した。高活性の二量体 NmqNOR との
構造比較を目的に単量体 NmqNOR の構造解析も開始した。さらに、 CryoEM により NmqNOR と
非競合阻害剤（ HQNO: 2-heptyl-4-quinolinol 1-oxide）の複合体の構造を決定した。その結果、 3.1
Å 分解能の電顕像が得られ、ヘム b 付近の膜貫通へリックス表面に結合した HQNO 分子が観測さ
れた。 HQNO の結合には Tyr312 残基と Asp728 残基の水素結合、および膜貫通へリックスとの疎
水性相互作用が関与することが示唆される。
Ⅱ 酸素センサータンパク質の構造機能解析
Structural and Functional Studies on Oxygen-Sensor Proteins
澤井仁美・城 宜嗣








         
    
 
  






ンパク質 FixL/FixJ が酸素濃度を感知し、ニトロゲナーゼの発現を遺伝子レベルで調節している。 
FixL は酸素センサードメインとヒスチジンキナーゼドメインを有し、低酸素濃度を酸素センサー部
位が感知した際に、 ATP のリン酸基を用いて自己のヒスチジンをリン酸化し、さらに FixJ にその
リン酸基を移す。リン酸化された FixJ は転写因子としてニトロゲナーゼ遺伝子の発現を促進する。 
FixJ は FixL 及び DNA と相互作用する２つのドメインを持ち、結晶構造解析においてはそれぞれ
が様々な配向を取ることが明らかになっている。本年度は、 NMR 分光法を用いて FixJ の溶液構造
解析を目指した。 FixJ の NMR 構造解析では、常磁性ラベルを用いた PCS/PRE 測定を計画してお
り、 FixJ のラベル用変異体 C51S/S118C、 C51S/S129C、 C51S/S191C を作製した。このうち 129、 
191 の変異体については野生型と同等のリン酸基転移活性を示した。  C51S/S129C について、  
DO3MA-Tb3+タグを導入して HSQC スペクトルの測定を行ったところピークのシフトが見られ、 
PCS を観測できたと結論付けた。
Ⅲ 生体内の鉄動態に関わるタンパク質の構造と機能
Structural and Functional Studies on Proteins Related to
Iron Dynamics in Cell
澤井仁美・城 宜嗣































     
          
           
             
  
                 
             
            
   
                
             
        
        
                 
         
 
               
             
             
           
            
           
     
                
               
               
Ⅳ 呼吸鎖末端酵素の構造と機能





タイプ HCOR について、酵素単量体とリン脂質の 1.85 Å 分解能構造、および２量体化による不活
性化機構とリン脂質を介した超複合体形成機構を論文で報告した。酸素還元反応中間体のひとつで
ある F 型の構造を 1.8 Å 分解能で決定し、論文で報告した。酸素還元反応中間体のひとつである O
型構造の 1.6 Å 分解能での解析を進めた。酵素 2 量体構造の 1.3 Å 分解能での解析を進めた。
発表論文 List of Publications
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Structural Cell Physiology 構造細胞生理学 
I ユビキチン -プロテアソーム経路反応機構の解明 
X-ray structural analysis of the ubiquitin proteasome pathway
水島恒裕・西尾和也 
Mizushima, T., Nishio, K.




修飾されたタンパク質は分子量  250 万、  66 サブユニットからなる超分子複合体タンパ




Structural analysis of bacterial effector proteins to reveal the
pathogenic mechanism
水島恒裕・西尾和也 






発表論文 List of Publications 
I-1 Crystallographic snapshots of EF-hand protein MCFD2 complexed with
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I-2 p62/SQSTM1-droplet serves as a platform for autophagosome formation and
antioxidative stress response. Kageyama, S., Gudmundsson, S., Sou, Y.,
Ichimura, Y., Tamura, N., Kazuno, S., Ueno, T., Miura, Y., Noshiro, D., Abe,
M., Mizushima, T., Miura, N., Okuda, S., Motohashi, H., Lee, J., Sakimura,
K., Ohe, T., Noda, N., Waguri, S., Eskelinen, E., and Komatsu, M. Nat
Commun. 12, Article number: 16. (2021) 
I-3 Neonatal-onset autoinflammation and immunodeficiency caused by 
heterozygous missense mutation of the proteasome subunit β -type 9.
Kanazawa, N., Hemmi, H., Kinjo, N., Ohnishi, H., Hamazaki, J., Mishima,
H., Kinoshita, A., Mizushima, T., Hamada, S., Hamada, K., Kawamoto, N.,
Kadowaki, S., Honda, Y., Izawa, K., Nishikomori, R., Tsumura, M., 
Yamashita, Y., Tamura, S., Orimo, T., Ozasa, T., Kato, T., Sasaki, I ., Fukuda -
Ohta, Y., Wakaki-Nishiyama, N., Inaba, Y., Kunimoto, K., Okada, S., 
Taketani, T., Nakanishi, K., Murata, S., Yoshiura, K., Kaisho, T. medRxiv
(2021) 
II-1 平木慶人・西出旭・高木賢治・ Kim Minsoo・水島恒裕：Ｘ線結晶構造解析によ
る赤痢菌エフェクター  IpaH1.4 及び  2.5 の基質認識機構の解析、日本結晶会 令





1 科学研究費助成事業（令和  2～ 5 年度）基盤研究（ B） 課題番号：  20H03198
研究課題 病原細菌エフェクターによる  NF-κB 経路を標的とした感染機構の
解析
研究代表者 水島恒裕



















     
 
Macromolecular Dynamics 生体高分子動的構造解析学 
and X-ray Crystallography
Ⅰ SPring-8 蛋白質結晶構造解析ビームラインの高度化と応用



























































Development of methods focused on radiation damage reduction
山本雅貴・吾郷日出夫
Yamamoto, M., Ago, H.
タンパク質結晶構造解析の発展に大きく貢献した超高輝度放射光の利用では試料の放射線損傷の
速やかな発生への対処が不可欠である。これまで SPring-8 のビームラインでは X 線照射位置を変
更しつつ X 線回折像を収集するヘリカルデータ収集法、微小結晶を多数交換しながら測定を行う 
Serial Synchrotron Crystallography (SSX)、特に大量の微小結晶を凍結固定した大型の結晶ループ
を回転しながら走査する Serial Synchrotron ROtation Crystallography (SS-ROX)の技術開発を進
めている。Ｘ線自由電子レーザー SACLA では特にＸ線感受性の高いタンパク質の無損傷結晶構造





Research and Development for Protein Structure Analysis Methods
山本雅貴・吾郷日出夫





非晶質の試料について、 X 線小角散乱による溶液場でのタンパク質の機能解析や X 線コヒーレン
ト回折イメージング（ Coherent X-ray Difraction Imaging： CXDI）、クライオ電子顕微鏡による生
体試料からの単粒子解析の技術開発なども進めている。
－100－
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研究代表者 小林拓也 （研究分担 山本雅貴）







   
 
   
 




    
 
   
Molecular Biochemistry II 生体物質化学 Ⅱ 
Ⅰ ゴルジ体ストレス応答の解析
The Analysis of the Golgi Stress Response
吉田秀郎・佐々木桂奈江





するゴルジ体ストレス応答の一経路である TFE3 経路をこれまでに同定した。転写因子 TFE3 は 
TFE3 経路を制御する主要な転写因子であり、平常時にはリン酸化されることによって細胞質に繋
留されて不活性な状態に保たれているが、ゴルジ体ストレス時には脱リン酸化されて核へ移行し、
転写制御配列 GASE に結合して N 型糖鎖修飾の修飾酵素や選別輸送因子遺伝子の転写を誘導する。
一方、もう一つの転写因子 MLX はゴルジ体ストレス時に核へ移行して GASE に競合的に結合し、 
TFE3 の GASE 結合を阻害することによってゴルジ体ストレス応答を負に制御している。現在は、 







までに、プロテオグリカン経路を制御しているエンハンサー配列として PGSE を同定し、 PGSE 配
列に結合してプロテオグリカン経路を制御する転写因子 KLF2 と KLF4 を単離した。興味深いこと
に、 KLF2 と KLF4 の発現は、プロテオグリカン経路によって誘導されることがわかった。また、
プロテオグリカン経路の制御因子として、 PITPNB と PI4KA、 PI4KB、 CDIPT を単離した。
Ⅱ 小胞体ストレス応答の解析
The Analysis of the ER Stress Response
吉田秀郎・佐々木桂奈江
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Molecular Biomachine 分子機械学 
Ⅰ 出芽酵母を用いた核 -細胞質間輸送をはじめとする
tRNA 動態の解析 
Analyses of tRNA kinesis, including nuclear-cytoplasmic transport of
tRNAs, in budding yeast
吉久徹
Yoshihisa, T.
真核生物の tRNA は、転写後に様々な修飾を受けて成熟化し、最終的には細胞質で働く。一部の 
tRNA は intron を含んだ前駆体として転写されるが、ほとんどの intron は anticodon 近傍に挿入




芽酵母 Saccharomyces cerevisiae を用いて解析を進めている。さらに近年、 tRNA のレパートリ
ーが、生理的環境や生物の発生段階、組織形成に応じて変化するという証拠が得られつつある。





Ⅱ 出芽酵母の tRNA 遺伝子に含まれる intron の
生理的意義の解析 
Studies on physiological functions of tRNA introns in budding yeast
吉久徹
Yoshihisa, T.
前駆体 tRNA 中の intron は除かれることが tRNA の機能化に必須だが、逆に言えば tRNA 遺伝
子に intron は必要なのだろうか？我々は、染色体上の遺伝子組換えが容易な出芽酵母の特性を生
かし、 tRNA の種類毎に、 intron を持つ遺伝子全てを intron 欠失型に置き換えるプロジェクト進
め、全ての isoacceptor tRNA にとって intron は必ずしも必要でないことを明らかにしている。 
intron 欠失株の表現型解析を進めるなかで、 tRNA-IleUAUの intron が必要なアンチコドン修飾に






    
 
         
         
















        
 
成熟化や核小体の形態に異常が見られることを明らかにした。現在、 tRNA-LeuCAAの intron 欠失
株において、 intron 欠失の mRNA レパートリーや翻訳への影響を網羅的な解析で検討し、特に 
ribosome タンパク質の翻訳に影響が出ていることを見出した。現在、 tRNA intron と ribosome の
機能化の関係について研究を進めている。
Ⅲ 一時的翻訳停止を必要とする mRNA の翻訳再開と
品質管理回避のメカニズムの解析
Investigation of mechanisms that allow translational restart and
avoidance from mRNA surveillance of certain mRNAs that
require tactical translational arrest for their regulation.
吉久徹
Yoshihisa, T.
出芽酵母の小胞体ストレス応答の鍵転写因子である Hac1 は、 tRNA 型の細胞質スプライシング
を受けるめずらしい mRNA から翻訳される。しかし、前駆体 HAC1 mRNA は、（ 1）翻訳停止状
態にあること、（ 2）見かけ上、未成熟終止コドンと認識されうる読み枠構造をもつこと等から、 
mRNA の品質管理機構によって分解されるべき特性を持つにもかかわらず、非ストレス下で安定
な休眠状態にある。他の mRNA でも、その 2 次構造や rare codon を用いた一時的翻訳停止を用い
て、タンパク質のドメイン毎の折りたたみを可能にする例があるが、こうした mRNA の翻訳停止
機構がある程度理解されているに対し、その翻訳再開機構はよくわかっていない。当然、こうした 
mRNA もこれらも見かけ上、 RNA の品質管理に抵触している。そこで、 HAC1 mRNA をはじめ
とする一時的翻訳停止を伴う mRNA の品質管理回避や、翻訳再開の機構について研究を進めてい
る。特に、 HAC1 mRNA の翻訳制御にも関わり、この mRNA の細胞質スプライシング因子でもあ
る Rlg1 に着目した解析を進めている。この中で、小胞体ストレス応答不全となる rlg1 変異の中に
は非ストレス下の HAC1 mRNA が不安定になる変異があること、また、小胞体ストレス下では酵
母 Ski 複合体が HAC1 の翻訳制御に関わることを明らかにした。
一方、複数のリボソームが同じ mRNA 分子上に並んで翻訳を進めるのが普通であるが、一部
の mRNA では十分な長さがあるにもかかわらず、 1 分子の mRNA に 1 個のリボソームしか結合し
ない状態（モノソーム状態）で翻訳される。こうした mRNA の翻訳制御についても研究を進めて














        
     
 
 










     
 
 
     
                
        
 
             
園部誠司・吉久徹
Sonobe, S., Yoshihisa, T.







Studies on biomolecules responsible for morphogenesis of
endoplasmic reticulum in plant cells
横田悦雄・吉久徹
Yokota, E., Yoshihisa, T.
植物細胞の機能発現において、細胞骨格は重要な役割を果たしている。原形質流動におけるアク
チン -ミオシン系の役割について、研究を行ってきた。植物特異的なミオシン XI による小胞体流動
により、原形質流動が引き起こされること、また原形質流動の速度が植物のサイズに影響を及ぼす
ことを明らかにした。そして輸送だけではなく、小胞体の形態形成機構におけるアクチン -ミオシ





Yoshihisa, T., Sonobe, S.,Yokota, E.
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absolute amounts of tRNAs. RNA 27, 628-640 (2021)
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III-1 Matsuki, Y.（東北大） , Matsuo, Y., Nakano, Y., Iwasaki, S.（理研 , Yoko, H.（東北大） ,
Udagawa Tsuyoshi（東北大） , Li Sihan（東北大） , Saeki Y.（東北大） , Yoshihisa T., Tanaka
K.（東京都医学総合研） , Ingolia, N. T.（ Univ. California, Berkeley） , Inada Toshifumi（東
北大） : Ribosomal protein S7 ubiquitination during ER stress in yeast is associated with
selective mRNA translation and stress outcome. Scientific Reports, 10,19669 (2020)
大学院生命理学研究科
博士後期課程
永井 陽久： isodecoder tRNA 毎の絶対定量法の確立と，生理学的変化に伴う tRNA レパ
ートリー変化の解析
博士前期課程
井上 佳菜： Nucleoporin が形成するヒドロゲルを用いた RNA の核膜孔透過の in vitro
再構成
増田 愛葵： Amoeba proteus における細胞膜とアクチン繊維の相互作用
谷脇 萌佳：イントロン配列等の多様性を利用した tRNA 遺伝子の個別発現制御の解析
科学研究費補助金等
1 日本学術振興会科学研究費補助金（令和 2〜 4 年度）基盤研究 (C)（一般）課題番号 20KT06490
研究課題 tRNA レパートリー形成のための tRNA 遺伝子の発現制御機構の解明
研究代表者 吉久徹
2 日本学術振興会科学研究費補助金（令和 2〜 3 年度）新学術領域研究 (研究領域提案型 )・公募研究
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Biological Signaling 生体情報学 Ⅱ
細胞周期におけるゲノム維持機構の解明 
Cell Cycle control on genome maintenance
西谷秀男・塩見泰史・林晃世






因子である Cdt1 の分解に関わる CRL4-Cdt2 ユビキチンリガーゼの作用機構、２）再複製の誘導過程
の解析、そして、３）ゲノムの維持と制御に必須な PCNA の機能を正に負に制御する反応機構につい
て研究を展開している。
1) CRL4-Cdt2 ユビキチンリガーゼの制御機構の解析 
DNA 複製のライセンス化因子 Cdt1 は、 DNA ヘリカーゼである MCM2-7 のクロマチンローディ
ングを担う因子である。一方、 S 期が開始すると、染色体の再複製を抑制するために Cdt1 は速やかに
分解される。この時に働くのが CRL4-Cdt2 ユビキンリガーゼで、クロマチンにロードされた PCNA
に Cdt1 が PIP ボックスを介して結合するとポリユビキチン化する。また、紫外線などによる DNA
損傷によっても同様の機構で Cdt1 の分解が誘導される。我々は、 Cdt2 の C 末領域に存在する PIP
ボックス、 DNA 結合領域が Cdt1 の分解を制御することを明らかにしてきた。昨年度からライブイメ
ージング法にて解析を始め、 PCNA-GFP あるいは Cdt1-GFP を発現する細胞に局所的に紫外線を照
射すると、照射部位に PCNAが蓄積すること、 Cdt1-GFPも蓄積するが分解されることを観察できた。
そこで、 Cdt2(野生型 )-mCherry あるいは Cdt2(PIP ボックス変異体 )-mCherry 発現細胞を作成して観
察を進めた。 Cdt2(野生型 )は、紫外線照射部位に PCNA とほぼ同じタイミングで蓄積した。一方、 
Cdt2(PIP ボックス変異体 )は、蓄積の低下が観測された。 Cdt2(野生型 )は、基質 Cdt1 が存在する G1
期および存在しない S 期においても損傷部位に同程度で集積したことから、基質の有無にかかわらず 
PIP ボックスにより PCNA に結合することで損傷部位に集積すると考えられた。
2) 再複製の過程の解析
細胞を Cullinファミリーユビキチンリガーゼの Nedd8化阻害剤である MLN4924で処理すると、
通常分解されるはずのライセンス化因子 Cdt1 が蓄積し、 DNA の過剰な複製が起こる。このときの 
DNA 合成がどのように行われるのか調べている。 Cdt1 は、 MLN4924 投与３時間後ごろから蓄積す
るのが観察された。 DNA 量は、 2C から 4C までは通常時と同じ速度で増加した。コントロール細胞












   





    






た後、細胞周期再開後 9 時間で４ N 以上の細胞が現れた。この過程での、クロマチン上に結合した 
PCNA や MCM4 の量を調べた。コントロールでは S 期の進行・終了に伴い、クロマチン上の MCM4
は減少したのに対して、 MLN4924 処理細胞では、時間とともに MCM4 量の増加が見られた。 
MLN4924 は MCM2-7 の unloading を阻害することを考えると、 MCM2-7 が S 期において新規にク




ゲノム維持の過程では、複製をはじめとした修復や組換えの反応に DNA 結合した PCNA が必須
であり、ゲノム維持機構で反応する因子の DNA への集合と、その反応制御に機能する。 PCNA の DNA
結合と除去を行うのが RFC 複合体ファミリーで、 RFC1-RFC と Ctf18-RFC が PCNA の DNA 結合
を担っている。もう一つの RFC 複合体である Elg1-RFC については、 PCNA の DNA からの除去を
特異的に行っていることが私たちの解析から示された。ヒト細胞内の Elg1 をノックダウン (KD)する
と、複製期の DNA に過剰に結合した PCNA や細胞周期進行の遅延、核内クロマチン構造や染色体構
造の異常が見られた。以上のことから、 PCNA の DNA 結合だけでなく、積極的な PCNA 除去もゲノ
ム維持に重要な役割を果たしていることが明らかになった。
一方、 Elg1-KD 細胞でも複製が終了した G2 から M 期にかけて PCNA が DNA から除去される
ことが示され、 M 期への進行過程で機能する新規 PCNA 除去機構の存在が示唆された。これについて
解析を進めると、ユビキチンリガーゼの TRAIP が PCNA 除去に寄与することがわかってきた。 TRAIP
発現抑制細胞の DNA 画分では、対照細胞と比較して複製期中の PCNA 量に差はないが、 M 期では 
PCNA が DNA から除去されなかったことから、 TRAIP は M 期進行時に Elg1-RFC とは独立したタ
イミングで機能する因子であることがわかった。そこで現在は、 TRAIP による PCNA 除去の反応機
構と、それに連係したゲノム維持について解析を進めている。
発表論文 List of Publications
1 渡邊 雄一郎、林 晃世、高原 教代、塩見 泰史、西谷 秀男 DNA 再複製誘導による過剰な複
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海老原渓： CRL4Cdt2 ユビキチンリガーゼ活性を制御する Cdt2のモチーフの解析
宮崎健心： PCNAを阻害する PIP デグロンペプチドの探索
科学研究費補助金等























Plant Cell and Developmental Biology 生体分子生合成
I 分裂準備帯の形成機構と機能の解析
Analyses of development and function of preprophase bands
峰雪芳宣・山内大輔・中井朋則









Analyses of nano-machines involved in plant cell division and cytokinesis
峰雪芳宣・山内大輔・中井朋則




の研究室と共同で、加圧凍結・ 2軸電子線トモグラフィー法を使ったナノマシンの～ 7 nmレベル
での解析を行っている。昨年度に引き続き、分裂準備帯以外のアクチンシステムの解析を行った。 
Ⅲ 種子内部構造の X線 CTによる解析 
Analysis of internal structure of seeds using X-ray computed tomography
山内大輔・中井朋則・峰雪芳宣
































    
である。 SPring-8の BL20B2を利ôして種子の吸水過程を連続撮影する方法について検討ý行っ
た。また、富山大学などとの共同研究で植物の X線 C Tの画像解析法についてý検討を行った。
Ⅳ なたまめ茶成分の解析
















Mechanism of cellulose production from bacteria
中井朋則・峰雪芳宣
Nakai, T., Mineyuki, Y.









    
      
   
    
          
























発表論文 List of Publications
Ⅲ-1 I. Karahara（富山大） , R. Yamaura（富山大） , T. Kurogane（富山大） , D. Tamaoki（富山
大）, S. Yano（宇宙航空研究開発機構） , F. Tanagaki（宇宙航空研究開発機構） , T. Shimazu
（宇宙航空研究開発機構） , H. Kasahara（有人宇宙システム） , D. Yamauchi, K. Uesugi（高
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Kamisaka（富山大）， Analysis of Arabidopsis root system developed in space by X-ray
micro-CT at SPring-8. 43rd Scientific Assembly of the Committee on Space Research
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研究課題 細胞分裂面挿入予定域形成の核で進行する素過程の制御機構
研究代表者 峰雪芳宣、研究分担者 中井朋則
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研究課題 ホシミドロ目藻類から迫る、陸上植物への進化メカニズム
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Functional Nanometry of 生体高分子超精密計測学
Biological Macromolecules
Ⅰ 鞭毛軸糸と軸糸ダイニンの構造と運動機構の解明
Molecular structure and mechanism of flagellar axonemes and axonemal
dyneins 
石橋健太・佐川美咲・榊原 斉・小嶋寛明・大岩和弘
Ishibashi, K., Sagawa, M., Sakakibara, H., Kojima, H., Oiwa, K.
軸糸ダイニンは、微小管との間で滑り力を発生する ATPase であり、真核生物の繊毛や鞭毛の運
動の原動力である。 Chlamydomonas の鞭毛の軸糸ダイニンを主な対象にして、その構造をクライ















Single-molecule enzymology and nanometry of protein motors
指宿良太・山脇一輝・古田 茜・大岩和弘・古田健也
Ibusuki, R., Yamawaki, K., Furuta, A., Oiwa, K., Furuta, K.
タンパク質モータによる ATP 加水分解過程を単一分子レベルで可視化するためにエバネッセン
ト光を利用した蛍光顕微鏡システムを開発、さらにその高性能化・高機能化を進めてきた。蛍光 




近年では、 DNA の相補的結合を利用してナノメートルスケールの高次構造を設計・構築できる 
DNA origami 技術を活用、タンパク質モータの集団的挙動を解析する実験系を構築して構造的
束縛や数的束縛下で、タンパク質モータが創出する協働性を評価する研究を行った。運動方向の







       
 
 















Molecular signal processing technology inspired by cellular and protein
functions
田中裕人・岩崎正紘・小嶋寛明













Self-organized pattern formation of protein motors and protein filaments
石橋健太・大岩和弘
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axoneme. arXiv preprint arXiv:2102.12849, 2021
I-2. K. Ishibashi(Osaka Univ), H Iwamoto(JASRI, SPring8), H Sakakibara(NICT), K Oiwa,
X-Ray Fiber Diffraction and Numerical Simulation Studies on the Change in the
Helical Symmetry of Chlamydomonas Flagellar Axonemes Coupled with the Change in
Ca2+ Concentrations. Biophysical Journal 120 (3), 165a-166a, 2021
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Cell and Molecular Biology 細胞機能学 
Ⅰ R-Ras サブファミリー低分子量 G タンパク質 TC21
の神経細胞樹状突起形態制御およびシナプス形成におけ
る役割の解析 
Role of TC21 of R-Ras subfamily small GTPases in neuronal dendritic










R-Ras サブファミリーは、  R-Ras（ R-Ras1）、 TC21（ R-Ras2）、および M-Ras（ R-Ras3）
の３つの構成因子から成る低分子量 G 蛋白質サブグループである。われわれのこれま
での研究で、  R-Ras は神経軸索の決定やその後の伸長や分枝の過程に関与していること
（ Oinuma et al., 2007; Iwasawa et al., 2012）、また、  M-Ras が樹状突起の伸長と分枝
を伴った成熟の過程に関与している（ Saito and Oinuma et al., 2009; Tasaka et al.,
2012）ことが明らかになっている。一方で、  TC21 の中枢神経系における具体的な機能




ミング解析を行った。その結果、 TC21 の mRNA は神経細胞が発達する間、持続して

















      











    
活性型変異体  TC21（ TC21-QL）を過剰発現させ、その表現型を解析した。その結果、
常時活性型変異体  TC21 を過剰発現させることにより、樹状突起から伸びる短い突起構
造物であるフィロポディアの数の増加が観察された。次に、 TC21 に対して特異的にノ
ックダウン効果を発揮する  shRNA ベクターを作成し、内在性の  TC21 に RNA 干渉を
用いたノックダウンを行った。その結果、樹状突起のフィロポディアの数が減少した。
また、このノックダウンによる効果は shRNA 耐性ミュータントである  res-TC21 を共
発現させることによって阻止された。また、スパイン形成期のラット海馬初代培養神経
細胞においては、野生型 TC21（ TC21-WT）を過剰発現させることで、スパインの増加







Interaction between nuclear lamina and heterochromatin
廣瀬富美子 
Hirose, F.
核膜の裏側に存在する核ラミナは  A-type lamin (lamin A/C)と B-type lamin (lamin
B)タンパク質が重合した網目状の繊維構造である。核ラミナは、核膜とクロマチンの両






縮が起こる分裂期終盤に起こるであろうと想定し、この時期に  lamin A と相互作用す
る因子を検索してきた。その結果、ヘテロクロマチン結合たんぱく質である HP1 が免
疫沈降実験で  lamin A と共沈降し、さらに細胞内での共局在することを見出した。
我々は  lamin A が核膜直下のヘテロクロマチン形成に関与することを示す予備的な
証拠を得ている。そこで、分裂期の終わりから  G1 期にかけて起こるヘテロクロマチン
の核膜直下への再配置に lamin A-HP1 間相互作用が関与しているかどうかを調べるた
めに、ヘテロクロマチンと lamin A の核内ダイナミクスを追跡するための蛍光たんぱ
く質を利用したライブセルイメージングの系を立ち上げた。生細胞での lamin A と HP1
との相互作用は、蛍光たんぱく質を利用した細胞内のたんぱく質因子間相互作用を検出







     
 
   
    
 
   





    
 
   
  
     
 
   
  
    
   
 
BiFC 法により  HP1 ファミリータンパク質のひとつである  HP1βと  lamin A の相互作
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I-1 松田孝彦、生沼泉：ゲノム編集技術を用いたマウス中枢神経系における内在性蛋
白質の蛍光標識と発現動態の解析． ポスター発表 第 93 回日本生化学会大会
（令和  2 年 9 月、  Web 開催） 
II-1 廣瀬富美子： RepoMan/PP1γ複合体は分裂期終期の  lamin A を脱リン酸化する
ポスター発表 第 42 回分子生物学会年会 （令和  2 年 12 月、  Web 開催）
科学研究費補助金等
1. 科学研究費助成事業（基盤  B）（令和 2 年度  -令和  4 年度）
研究課題 ガイダンスシグナルのハブ分子としての低分子量  G 蛋白質 R-Ras
の機能解析
研究代表者 生沼 泉 
2. 科学研究費助成事業（新学術領域研究）（平成 31-令和  2 年度）
研究課題 アクチン足場の選択的スプライシングの時空間ダイナミクスが担う
軸索誘導の新概念
研究代表者 生沼 泉 




    
  
       
 




       
       
 




     
  
Cellular Structural Physiology 細胞構造学 
Ⅰ 低温電子顕微鏡法を用いた液体試料観察法の検討
Study of cryo-electron microscopy for hydrated samples
西野有里・菓子野康浩・宮澤淳夫









Molecular localization of nicotinic acetylcholine receptor and
muscle specific kinase at the neuromuscular junction
西野有里・菓子野康浩・宮澤淳夫






















         
   
 
                 








         
 
                 














Structure and function of super complexes of photosynthetic
electron transport systems
菓子野康浩・西野有里・宮澤淳夫
Kashino, Y., Nishino, Y., Miyazawa, A.
光合成における光エネルギーの化学的エネルギーへの変換を担うふたつの光化学反応








Physiological and biochemical study on diatom and its application
菓子野康浩・西野有里・宮澤淳夫







    
   
    
   
   
 




     
        
  
 
      
   
    
      
          
     
      
   
          
           
      
 
       
    
        
          





     
   
養技術開発を進めるとともに、大量培養後の細胞から有用物質を回収するための低コストで簡便な
技術開発にも取り組んだ。組換え藻類の第一種利用に向けた共同研究を進めた。
発表論文 List of Publications
I -1 西野有里・田村佳穂・宮澤淳夫・伊藤喜子（ライカマイクロシステムズ）：クライオ
SEMの特徴を活かした生物試料の観察、日本顕微鏡学会第 76回学術講演会・シンポジ
ウム「 Next generation of cryo-SEM」（誌上開催）、 2020年 5月 25‐27日
I -2 高橋真一（日産自動車）・大間敦史（日産自動車）・伊藤喜子（ライカマイクロシステ
ムズ）・西野有里・宮澤淳夫： Cryo-SEMを活用した自動車用電池開発、日本顕微鏡学





と材料（オンライン討論会）、 2020年 11月 18‐20日
II -1 永森繭・西野有里・菓子野康浩・宮澤淳夫：電子顕微鏡を用いた分子局在解析のための 
F(ab’)2結合金コロイド粒子の作製、日本顕微鏡学会第 76回学術講演会、誌上開催、 
2020年 5月 25‐27日
III -1 大石鴻一郎・西野有里・菓子野康浩・宮澤淳夫・関口博史（ JASRI）・佐々木裕次（東
京大学）： Ligand-dependent intramolecular motion of nAChR in living cells
detected by DXT、第 58回日本生物物理学会年会（オンライン開催）、 2020年 9月 16‐
18日
IV -1 Ryo Nagao（岡山大） , Koji Kato（岡山大） , Kentaro Ifuku（京大） , Takehiro
Suzuki（理研） , Minoru Kumazawa（京大） , Ikuo Uchiyama（基生研） , Yasuhiro
Kashino, Naoshi Dohmae（理研） , Seiji Akimoto（神戸大） , Jian-Ren Shen（岡山
大） , Naoyuki Miyazaki（阪大） & Fusamichi Akita（岡山大） (2020) Structural
basis for assembly and function of a diatom photosystem I-light-harvesting
supercomplex. Nat Commun 11:2481 (https://doi.org/10.1038/s41467-020-16324-3)
IV -2 Kousuke Kawahara（名大） , Natsuko Inoue-Kahino, Keisuke Namie（東北大） , 
Yuki Kato（名大） , Tatsuya Tomo（東京理科大） , Yutaka Shibata（東北大） , 
Yasuhiro Kashino & Takumi Noguchi（名大） (2020) A gold nanoparticle conjugate
with photosystem I and photosystem II for development of a biohybrid water-
splitting photocatalyst. Biomed Spectrosc Imaging 9: 73–81 
(https://doi.org/10.3233/BSI-200200)
IV -3 Makiko Kosugi（アストロバイオロジーセンター） , Fumino Maruo（中央大） , Norio
Kurosawa（中央大） , Akinori Kawamata（中央大） , Yasuhiro Kamei（総研大、基生
研） , Yasuhiro Kashino, Hiroyuki Koike（中央大） , Sakae Kudoh（極地研） and
Satoshi Imura（極地研） , Adaptation strategy of aerial green alga, Prasiola crispa
growing in Antarctica, The 11th Symposium of Polar Science, Tokyo, 2020年 11月 16
日 ‐12月 18日
V -1 井上祐大、井上（菓子野）名津子、伊福健太郎、北方恵美、大平猛、菓子野康浩「珪藻 
Chaetoceros gracilisの油脂蓄積に対するナノバブルの有効性の検討」、近畿植物学
会、奈良（オンライン）、 2020年 11月 21日
V -2 菓子野康浩、井上（菓子野）名津子、伊福健太郎 「第Ⅲ編 第 5章 珪藻の産業応用に
向けた基盤技術開発」、『脱石油に向けた CO2資源化技術 ―化学的・生物学的利用法を





















   


















    
   
  
V -3 熊沢穣、西出浩世、長尾遼、井上（菓子野）名津子、内山郁夫、菓子野康浩、沈建仁、
中野雄司、伊福健太郎「ツノケイソウ Chaetoceros gracilis のゲノム解析と集光性色素
タンパク質 fucoxanthin chlorophyll a/c -binding protein (FCP)の分子系統解析」、第 





















3 共同研究 トヨタ自動車 (株 ) 令和 2年度
研究課題 他成分系高分子のナノ構造観察に関する研究
研究担当教員 宮澤淳夫、西野有里
4 共同研究 日産自動車 (株 ) 令和 2年度
研究課題 電解液の構造観察に関する共同研究
研究担当教員 宮澤淳夫、西野有里





   
   
  
 
    
   
 
   
 
   
    
   
 
 
6 国立極地研究所共同研究 平成 31～令和 3年度
研究課題 極域の光合成生物の生理応答機構の解析
研究代表者 菓子野康浩















    
Biological Information 生体情報学 Ⅰ
Ⅰ 脳と腸の機能発生の、ゼブラフィッシュをモデルとした
光遺伝学およびイメージング解析 
Optogenetic and imaging analyses of development and function of the brain and 
gut in the zebrafish 
八田公平・二階堂昌孝 

















Molecular genetic analyses of development of the enteric neural crest in the 
zebrafish 
二階堂昌孝・八田公平 













ø遺伝子 tachykinin3a は、腸神経細胞に発ùすることがúûできた。ù在 Tachykinin3a 作動性神
経細胞の分üやý態、機能をþるó的で遺伝子ÿ入魚や遺伝子ノックアウトを作成中である。また、
ペースメーカー細胞の１種に発ùする pdgrfa 遺伝子もñòし、腸に発ùすることをúûした。こち






Functional analysis of ascidian larval nervous system 
中川将司・八田公平 









Synchrotron microCT and live imaging analysis of the second and third jaws in 
teleost by using SPring-8; Micro-nano multi-scale CT and correlative microscopic 
analysis of identified neurons or cells in an intact animal
八田公平・二階堂昌孝 
Hatta K, Nikaido M 
A: 多くの魚は口にある顎（口顎：第１の顎）のほかに、咽頭顎（第２の顎）をもっている。私達







       
      
          
    
  
        
          
    
 
      
   
 
  
      
   
      
         
        











B: SPring-8 における高解像度マイクロ CT と共焦点顕微鏡を組み合わせた相関顕微鏡の技法を用
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and Optogenetic Analysis of Cells Derived from Three Germ Layers in the Larval Zebrafish
Gut（口頭発表； Web ô催） 11th European Zebrafish Meeting （ 2020 年 10 月 26-27 日 , 
Prague, Czech）
Ⅱ-1 Maria Ohno, Masataka Nikaido, Natsumi Horiuchi, Koichi Kawakami（遺伝研） & Kohei
Hatta : The enteric nervous system in zebrafish larvae can regenerate via migration into the




や多様性の創出に関わる新規遺伝子の探索（ abstract WEB公ôのみ）第 53回日本発生生物学
会（ 2020年 5月 19-22日 , ð本） 
ñ-1 〇八田公平 ò射光イメージングの動物学óの応用： 魚類が持つ第２・第３の顎 の機能の多
様性と進化（口頭発表； Webô催） The 14th NIBB Bioimaging Forum（ 2020年 11月 6 日、
ôõ） 
ñ-2 〇 Kohei Hatta, Tomoya Shimamura, Hiroto Okada, Kentaro Uesugi（ JASRI） , Akihisa
Takeuchi（ JASRI） , Masataka Nikaido, Daiji Takamido, Mio Aoki Zooming in from a whole
animalto identified neurons or cells by micro-nano multi-scale synchrotron X-ray computer 
tomography. Technologies for brain structure/function analysis （口頭発表； Webô催）第 


















    




     
      
 
 
       
   
    
 
Regeneration Biology 細胞制御学Ⅰ
Ⅰ プラナリア再生の分子生物学  
Molecular Biology of Planarian Regeneration
梅園良彦・餅井真・織井秀文  
Umesono, Y., Mochii, M., Orii, H.
プラナリアは再生能力が強く、小断片からも１個体を再構成する。プラナリアを用
いて、再生原理を明らかにするために、  1.体軸、領域の決定機構、  2.分子マーカーを用
いた組織再構築の分子機構、  3.分化多能性幹細胞の解析を進めている。
Ⅱ プラナリア摂食行動に関する研究  
Molecular Analysis of Planarian Feeding Behavior
梅園良彦・餅井真・織井秀文  






Molecular Analysis of Differentiation from Somatic Stem Cells to
Germline in Planarians
梅園良彦・織井秀文  








      
  
 




         
       
          
    
 
 
              
         





Ⅳ 両生類を用いた再生能の分子生物学的研究  








発表論文 List of Publications
I-1 浅田・織井・梅園：プラナリア乳酸脱水素酵素遺伝子（ Djldh)の発現解析  . 日本
動物学会第  91 回大会  (オンライン  )、 2020
I-2 神村・ Auwal・梅園：酸化的リン酸化に着目したプラナリア頭部再生に関する
解析  . 日本動物学会第  91 回大会  (オンライン  )、 2020
I-3 Auwal MA, Kashima M (京大  ) , Nishimura O (京大  ) , Hosoda H, Motoishi M,
Kamimura A, Okumura A, Agata K (京大  ), Umesono Y.: Identification and
characterization of a fibroblast growth factor gene in the planarian
Dugesia japonica. Dev Growth Differ. 62: 527-539.(2020)
Ⅱ -1 澤本・服部・梅園：プラナリアにおける摂食調節に関わる神経細胞種の同定  . 日
本動物学会第 91 回大会  (オンライン  )、 2020
Ⅱ -2 Miyamoto M, Hattori M, Hosoda K, Sawamoto M, Motoishi M, Hayashi T
(理研  ), Inoue T (学習院大  ), Umesono Y. : The pharyngeal nervous system
orchestrates feeding behavior in planarians. Sci Adv. 6, eaaz0882.(2020).
大学院生命理学研究科
博士課程（  5 年一貫）
－134－






    
   
 










1 日本学術振興会 科学研究費補助金 基盤研究（ B）
研究課題 再生現象に伴う新規  ATP 産生制御機構の探索
研究代表者 梅園良彦  




     
     
  
       
  
   
 
  
      
  





Structural Biology of Proteins in Metal Transport System
當舎武彦・杉本 宏













Structural and Functional Studies of Metalloproteins
當舎武彦・杉本 宏
Tosha, T., Sugimoto, H.
タンパク質の活性部位に補因子として金属イオンを結合している金属タンパク質は、温和な条件下
で高選択的かつ高効率的に触媒反応を行うことができる。本研究室では、大型放射光施設 SPring-8 や 







     
   
          
           





       
 
                
           
          
      
               
            
           
              
           
         
               
               
           
       
                
                 
             
             
       
                 
            
             
  
発表論文 List of publications
I-1. 杉本宏「病原菌のヘム獲得のメカニズム」第１５回トランスポーター研究会年会 2020 年 10月 
12-16 日、オンライン開催（招待講演） 
I-2. Ayaho Abe, Hideki Shigematsu, Masaki Yamamoto, Yoshistugu Shiro, Hiroshi Sugimoto: 
Reconstitution of full-complex of bacterial heme transporter into the platforms suitable for 
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